Effect of salinity on genetic differentiation of Kandelia candel population by 葛菁萍(黑龙江东方学院食品与环境工程学部) & 林鹏
第 24 卷第 4 期
2004 年 4 月
生　　态　　学　　报
A CTA ECOLO G ICA S IN ICA
V o l. 24,N o. 4
A p r. , 2004
盐度变化对秋茄种群遗传分化的影响
葛菁萍1, 2, 林　鹏1
(1. 厦门大学生命科学学院, 厦门　361005; 2. 黑龙江大学生命科学学院, 哈尔滨　150080)
基金项目: 国家自然科学基金资助项目 (39670135)
收稿日期: 2003201213; 修订日期: 2003208226
作者简介: 葛菁萍 (1972～ ) , 女, 黑龙江省齐齐哈尔人, 博士, 副教授, 主要从事生态遗传学研究。E2m ail: gejingp ing9178@ho tm ail. com
Foundation item: N ational N atural Science Foundation of Ch ina (N o. 39670135)
Rece ived date: 2003201213; Accepted date: 2003208226
Biography: GE J ing2P ing, Ph. D. , A ssociate p rofesso r, m aily engaged in genetic eco logy. E2m ail: gejingp ing9178@ho tm ail. com
摘要: 探讨盐分选择对秋茄种群遗传变异与遗传分化的影响。结果表明, 海沧、金山与浮宫 3 个亚种群的遗传变异性较小, 期望
杂合度 (H e)分别为 01301、01253、01304, 遗传一致度较高, 为 019778～ 019920, 但亚种群间遗传分化程度很小 (010230) , 表明仅
有 213% 的分化来自亚种群间, 而 9717% 来自亚种群内部, 说明盐分选择对秋茄种群遗传分化影响不大, 这种遗传结构的维持
机制是秋茄亚种群之间强大的基因流 (N m = 10162)。
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Effect of sa l in ity on genetic d ifferen tia tion of Kandelia candel popula tion
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Ecolog ica S in ica , 2004, 24 (4) : 730～ 735.
Abstract: K and elia cand el is a species of m angrove w h ich are w oody p lan t comm un it ies grow ing in trop ical and sub trop ical areas
along seasho res and w idely distribu ted in Guangdong, Guangx i, H ainan, Fu jian and T aiw an p rovinces of Ch ina. T h is study
invest igates the genetic structu re of th ree K and elia cand el subpopu lat ions grow ing on differen t so il salin ity along J iu long R iver
of the Fu jian p rovince. T he th ree K and elia cand el subpopu lat ions are H aicang, J in shan and Fugong nam ed after their locat ion,
and the so il salin ity of each subpopu lat ion is 10126‰, 11910‰ and 13128‰, respect ively. T he aim s of th is study w ere: ( i) to
analyze the genetic diversity in th ree K and elia cand el subpopu lat ions; ( ii) to analyze the genetic differen t ia t ion and gene flow
w ith in the subpopu lat ions; ( iii) to invest igate the effect of so il salin ity on the fo rm ing of subpopu lat ions. M utilocus enzym e
electropho resis (M L EE) , u sing starch and po lyacrylam ide gels, w as used to detect the genetic diversity and differen t ia t ion in
random ly selected young leaves in th ree samp le sites. T he allozym e detected w ere: esterase (EST ) , superox ide dism u tase
(SOD ) , asparta te am ino transferase (AA T ) , perox idase (POD ) , m alic enzym e (M E ) , m alate dehydrogenase (M DH ) and
alcoho l dehydrogenase (ADH ) rep resen ting 8 dist inct allelic loci (E st21, E st22, S od 21, A d h21, A at21, P od 21, M e21, M d h21).
A cco rding to the allelic frequency of each allele, several o ther indices w ere also m easu red including the percen tage of
po lymo rph ic loci (P ) , the expected heterozygo sity (H e) , the observed heterozygo sity (H o) , the fixat ion index (F ) , the
genetic iden tity ( I ) , the coefficien t of gene differen t ia t ion (GS T , ) and gene flow (N m ). T he resu lts show ed that the genetic
diversity of th ree subpopu lat ions is h igh, w ith an average of 0. 286. How ever, the genetic diversity betw een the H aicang and
Fugong subpopu lat ions w as sm all. M o st of the F values fo r the differen t alleles w ere sm aller than 0, w h ich indicated that these
alleles w ere hyb rid. How ever, the genetic differen t ia t ion among each subpopu lat ions w as qu ite sm all (GS T = 010230) , w h ich
indicated that on ly 213% of to tal differen t ia t ion w as com ing from in ter2subpopu lat ion w hereas the rest (9717% ) w as from
in tra2subpopu lat ion. A t the sam e tim e, the genetic iden tity of the th ree subpopu lat ions w ere qu ite h igh ( I = 019850) and
genetic distances w ere qu ite sm all, w ith a m ean genetic distance of 010151. T hese resu lts clearly show that the th ree K and elia
cand el subpopu lat ions have a h igh degree of genetic iden tity and have lit t le genetic differen t ia t ion, suggest ing that the salin ity
differences m ay have lit t le o r no effect on their genetic differen t ia t ion of th is species. T h is low genetic differen t ia t ion m ay be a
consequence of the sign ifican t gene flow among differen t K and elia cand el subpopu lat ions (N m = 10162).
Key words: K and elia cand el; genet ic diversity; genetic differen t ia t ion
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　　遗传分化在地理空间和微生境水平上都能发生[1 ], 因此在研究物种遗传变异与分化时, 一方面需探讨在大的地理范围上,
种群间基因交换的能力[2 ] , 即用分子水平的证据来反映种群基因频率的变化[3～ 5 ]; 另一方面也需要在微生境水平上, 探讨选择
对种群形成亚种群的决定作用。这种选择压力很多, 例如盐分、水分、温度、纬度等等。本研究既是用秋茄作试验材料, 探讨在微




沿福建省九龙江两岸分布有大量的秋茄群落。不同地点的秋茄群落其平均底泥盐度 (20～ 40 cm )差别很大。据 1982 年统计
(见表 1) , 沿九龙江沿岸, 从东屿到石美形成了盐度梯度。但是在不同的盐度上, 秋茄长势依然良好 (除人为破坏外)。因此, 选择
了福建省九龙江口的一个秋茄种群, 将其中底泥盐度有差别的 3 个地点划分为 3 个亚种群, 按其所处位置定名为海沧 (24°26′,
118°04′)、浮宫 (24°24′, 117°55′)、金山 (24°26′, 118°04′) 亚种群, 其中, 海沧与金山样地相距约 5～ 6km。这 3 个样地的底泥盐度
分别为 10126‰、13128‰和 1191‰。
表 1　九龙江口秋茄种群底泥盐度

















平均底泥盐度 (1982 年 7 月数据)A verage salin ity
of so il (D ata of Ju ly, 1982) (20～ 40cm ) ‰[6 ]
22. 16 18. 09 14. 14 13. 28 12. 30 3. 66
平均底泥盐度 (1998 年 4 月数据)A verage Salin ity
of so il (D ata of A p ril, 1998) (20～ 40cm ) ‰
10. 26 13. 28 1. 91
1. 2　样品采集及处理
1. 2. 1　样品采集　 在各样地内, 每隔 5～ 10m 选择长势良好的植株, 采集当年萌生的幼嫩叶片, 用棉花蘸取足够的水分包住茎
枝条的基部, 保持叶片新鲜不变质, 迅速携至实验室内, 处理待测。
1. 2. 2　样品处理　取新鲜幼嫩叶片, 剪碎, 放入研钵中, 再加入适量的 T ris2HC l 提取缓冲液, 研磨, 整个提取过程在冰镇条件
下进行。当研磨至匀浆状后, 用 4×7mm 的双层滤纸片 (沁子)吸取匀浆液 (即酶粗提液) , 上样电泳。或者存放于- 70℃冰箱中待
用。样品要尽量快速测完, 以防止酶液变质, 影响分析。
由于红树植物叶片内均富含单宁[6 ], 因此酶提取液采用复杂的 T ris2HC l 提取液[7, 8 ] , 并适当加以改进。
1. 3　电泳及酶谱分析
实验采用垂直板型不连续聚丙烯酰胺凝胶 (PGE)和水平切片淀粉凝胶 (SGE)两种凝胶类型。共测定了 7 个酶系统 8 个位
点. 其中 PGE 浓缩胶和分离胶的浓度分别为 215% 和 710% , pH 分别为 617 和 819; SGE 采用美国 Sigm a 公司的水解淀粉 (S2
5691) , 淀粉胶浓度为 12% , 相应凝胶缓冲液为 T ris2硼酸2ED TAN a4 (pH 816) (# 10)。用于本次实验的酶系统、代码、位点数目
及缓冲系统等详见表 2。酶组织化学染色方法见文献 8。
表 2　秋茄种群的酶系统、E. C. 代码、位点数目和缓冲系统






T ype of gel (buffer in paren theses)
位点数目
N um bers of loci
酯酶 (EST ) E sterase E. C. 3. 3. 3- SGE (TVB) 2
超氧物歧化酶 (SOD ) Superoxide dism utase E. C. 1. 15. 1. 1 SGE (# 10) 1
天冬氨酸转氨酶 (AA T )A spartate E. C. 2. 6. 1. 1 SGE (# 10) 1
过氧化物酶 (POD ) Peroxidase E. C. 1. 11. 1. 7 PGE 1
苹果酸酶 (M E)M alic enzym e E. C. 1. 1. 40 SGE (TVB) 1
苹果酸脱氢酶 (M DH )M alate dehydrogenase E. C. 1. 1. 37 PGE (& SGE# 10) 1
乙醇脱氢酶 (ADH )A lcoho l dehydrogenase E. C. 1. 1. 1. 1 SGE (# 10) 1
1. 4　计算方法
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1. 4. 1　遗传变异的计算
多态位点百分率 (P )　P = (kön)×100% , k 为多态酶位点的数目, n 为所测定酶位点的总和。多态位点的标准按N ei 氏的
0199 划分, 即最常见的等位基因出现的频率小于或等于 0199。













式中, q ij为第 i 个位点上第 j 个等位基因的频率, p ij为第 i 个位点上第 j 个等位基因观察到的纯合基因型频率。







式中, q ij 为第 i 个位点上第 j 个等位基因的频率。
固定指数 (F )　 F = 1- H oöH e
11412　遗传分化的测定
基因分化系数 (GS T )　 GS T = D S T öH T
式中, D S T 为种群间的基因多样度; H T 为基因多样度总量。












Y i2　D = - ln I
　　基因流, 采用W righ t 的 F S T 法统计出的 F S T 值来计算　N m = (1 - F S T ) ö4FS T
2　实验结果
211　秋茄亚种群的遗传变异性
表 3 是秋茄 3 个亚种群的等位基因频率及标准差。
表 3　秋茄亚种群的等位基因频率 (括号内为标准差)













E st21 A 0. 500 (0. 050) 0. 500 (0. 077) 0. 500 (0. 057) 0. 500 (0. 034)
B 0. 500 (0. 050) 0. 500 (0. 077) 0. 500 (0. 057) 0. 500 (0. 034)
E st22 A 1. 000 (0. 000) 1. 000 (0. 000) 1. 000 (0. 000) 1. 000 (0. 000)
S od 21 A 0. 951 (0. 021) 0. 952 (0. 033) 0. 987 (0. 013) 0. 964 (0. 013)
B 0. 049 (0. 021) 0. 048 (0. 033) 0. 013 (0. 013) 0. 036 (0. 013)
A d h21 A 1. 000 (0. 000) 1. 000 (0. 000) 1. 000 (0. 000) 1. 000 (0. 000)
A at21 A 0. 630 (0. 048) 0. 643 (0. 074) 0. 615 (0. 055) 0. 627 (0. 033)
B 0. 370 (0. 048) 0. 357 (0. 074) 0. 385 (0. 055) 0. 373 (0. 033)
P od 21 A 0. 765 (0. 042) 0. 477 (0. 075) 0. 652 (0. 059) 0. 670 (0. 032)
B 0. 235 (0. 042) 0. 500 (0. 075) 0. 348 (0. 059) 0. 326 (0. 032)
C 0. 000 (0. 000) 0. 023 (0. 023) 0. 000 (0. 000) 0. 005 (0. 005)
M e21 A 0. 000 (0. 000) 0. 000 (0. 000) 0. 130 (0. 046) 0. 069 (0. 025)
B 1. 000 (0. 000) 0. 950 (0. 049) 0. 833 (0. 051) 0. 902 (0. 029)
C 0. 000 (0. 000) 0. 050 (0. 049) 0. 037 (0. 026) 0. 029 (0. 017)
M d h21 A 0. 064 (0. 028) 0. 276 (0. 059) 0. 207 (0. 053) 0. 170 (0. 027)
B 0. 000 (0. 000) 0. 034 (0. 024) 0. 017 (0. 017) 0. 016 (0. 009)
C 0. 423 (0. 056) 0. 224 (0. 055) 0. 328 (0. 062) 0. 335 (0. 034)
D 0. 462 (0. 056) 0. 345 (0. 062) 0. 397 (0. 064) 0. 407 (0. 035)
E 0. 051 (0. 025) 0. 121 (0. 043) 0. 052 (0. 029) 0. 072 (0. 019)
　　在秋茄所检测的 8 个位点中, 有 2 个是单态位点 (E st22 、A d h21) , 其余的都为多态位点。E st21 位点的两个等位基因在 3 个
亚种群中的频率完全相同, S od 21A、S od 21B、A at22A、A at22B、P od 21A、P od 21B、M e21B、M e21D 以及M d h21E 这 9 个等位基因的
频率在 3 个亚种群中差别不大。共出现了两个稀有等位基因, 一个是海沧亚种群的 P od 21C, 另一个是浮宫亚种群的M e21A。
从秋茄亚种群的遗传变异性可以看出 (表 4) , 秋茄亚种群的等位基因数目以金山最小, 为 11875, 海沧和浮宫最大, 为
21250。亚种群各项遗传变异性指标的平均值小于种群水平。
秋茄各亚种群有效等位基因数目以海沧的最大为 11747; 金山的最小为 11505, 平均值为 11641, 小于种群水平 (11647)。秋
茄各亚种群的遗传多样性 (H e)比较高。就平均值而言, 海沧与浮宫的遗传多样性相差无几, 分别为 01301 和 01304。3 个亚种群
遗传多样性平均值 (01286)小于种群水平的遗传多样性 (01294)。
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表 4　秋茄各亚种群的遗传变异性













A 1. 875 2. 250 2. 250 2. 115 2. 250
P % 62. 5 75. 0 75. 0 70. 83 75. 0
A e 1. 505 1. 747 1. 672 1. 641 1. 647
H e 0. 253 (0. 091) 0. 301 (0. 101) 0. 304 (0. 094) 0. 286 (0. 093) 0. 294 (0. 093)
H o 0. 388 (0. 158) 0. 484 (0. 168) 0. 457 (0. 151) 0. 447 (0. 015) 0. 437 (0. 015)
　　秋茄各亚种群的观察杂合度普遍高于期望杂合度, 从种群水平上看也是如此 (S od 21 除外)。整体杂合度过量也可以由 F IT
反映出来。与H ardy2W einberg 平衡的偏差主要来自种群个体之间, 表现在 F IS 所占的比例都较大 (S od 21 除外)。
总的来看, 秋茄亚种群水平的遗传变异性小于种群水平 (A ep 和H ep 除外)。在各亚种群中, 海沧与浮宫之间在各项指标上
都相差很小, 这也体现在这两个亚种群之间的遗传一致度也最高。
212　秋茄亚种群间的遗传分化
秋茄亚种群间的分化程度很小 (表 5) , 为 010230, 表明仅有 213% 的分化来自亚种群间, 而 9717% 来自亚种群内部。其总的
遗传多样性H T 为 012924, 亚种群内遗传多样性H S 为 012857, 而亚种群间D S T 仅为 010067。在多态位点中, 以M e21 的分化度
最大, 为 010666, E st21 的最小, 为 010000, 位点平均值为 010260。
表 5　秋茄亚种群间的遗传分化
Table 5　Genetic differen tiation between K. candel subpopulation s
位点L ocus H T H S D S T GS T F IS F IT FS T
E st21 0. 5000 0. 5000 0. 0000 0. 0000 - 1. 000 - 1. 000 0. 000
S od 21 0. 0701 0. 0706 0. 0005 0. 0079 0. 329 0. 334 0. 008
A at21 0. 4663 0. 4665 0. 0002 0. 0006 - 0. 590 - 0. 589 0. 001
P od 21 0. 4451 0. 4710 0. 0259 0. 0551 - 0. 519 - 0. 435 0. 055
M e21 0. 1276 0. 1367 0. 0091 0. 0666 - 0. 036 0. 032 0. 066
M d h21 0. 6762 0. 6942 0. 0180 0. 0259 - 0. 402 - 0. 366 0. 026
全部位点A ll locus 0. 2857 0. 2924 0. 0067 0. 0230 - 0. 551 - 0. 516 0. 023
表 6　秋茄 3 个亚种群多态位点等位基因的固定指数 F
Table 6　The f ixation indices of a lleles of polymorphic loc i in three











E st21 A - 1. 000 - 1. 000 - 1. 000
B - 1. 000 - 1. 000 - 1. 000
S od 21 A 0. 790 - 0. 500 - 0. 013
B 0. 790 - 0. 500 - 0. 013
A at21 A - 0. 587 - 0. 556 - 0. 625
B - 0. 587 - 0. 556 - 0. 625
P od 21 A - 0. 090 - 0. 913 - 0. 401
B - 0. 090 - 1. 000 - 0. 401
C 0. 000 - 0. 023 0. 000
M e21 A 0. 000 0. 000 - 0. 149
B 0. 000 - 0. 053 0. 067
C 0. 000 - 0. 053 - 0. 038
M d h21 A - 0. 068 - 0. 381 - 0. 261
B 0. 000 - 0. 036 - 0. 018
C - 0. 733 - 0. 289 - 0. 487
D - 0. 651 - 0. 374 - 0. 369
E - 0. 054 - 0. 137 - 0. 055
　　从对秋茄 3 个亚种群等位基因的固定指数 F 的分析看出
(表 6) , 绝大部分都为负值, 表明这些等位基因杂合过量, 而亚
种群间的固定指数 F S T 值也很低, 平均为 01023, 这与GS T 值完
全相同, 表明各基因在 3 个亚种群间的分化是很低的。从对多
态位点的 F 2统计量进一步分析看出,M e21 的分化度最大, 为
01066; E st21 的分化度最小, 仅为 01000。不少位点的种群固定
指数 (F IT ) 小于 0, 说明杂合体过量, 并且是由各亚种群的 F S T
造成的。
分别对秋茄 3 个亚种群的遗传距离和遗传一致度进行统
计表明 (表 7) , 3 个亚种群的遗传一致度很高, 平均为 019850;
反之表明其分化程度很低, 其中以海沧和浮宫亚种群间的遗
传一致度最高为 019920, 金山和海沧的遗传一致度最低, 为
019778。
秋茄各亚种群间的最大、最小和标准遗传距离都很小 (表
7 和 8) , 其平均值分别为 010153、010111 和 010151。3 个亚种
群间都以浮宫和海沧之间的遗传距离最小 (010081、010056、
010080) , 以海沧和金山之间的遗传距离最大 (010227、010165、
010225)。分析表明, 3 个亚种群之间的相似程度很高, 分化很
小, 盐分含量的差别对其遗传分化几乎没产生影响。
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表 7　秋茄亚种群之间的遗传一致度 (下三角)和标准遗传距离 (上三
角) (括号内为标准差)
Table 7 　Genetic iden tity ( below diagonal) and standard genetic
distance ( above diagonal ) between subpopulation s of K. candel







金山 J inshan — 0. 0225 (0. 0165) 0. 0149 (0. 0097)
海沧H aicang 0. 9778 — 0. 0080 (0. 0055)
浮宫 Fugong 0. 9852 0. 9920 —
表 8　秋茄亚种群之间的最大遗传距离 (下三角)和最小遗传距离 (上
三角) (括号内为标准差)
Table 8 　 The max imum genetic distance ( below diagonal ) and
m in imum genetic distance (above diagonal) between subpopulation s







金山 J inshan — 0. 0165 (0. 0107) 0. 0112 (0. 0066)
海沧H aicang 0. 0227 (0. 0641) — 0. 0056 (0. 0036)
浮宫 Fugong 0. 0150 (0. 0620) 0. 0081 (0. 0769) —
表 9　秋茄亚种群间的基因流
Table 9　Gene f low between K. candel subpopulation s
位点L ocus　 FS T N m
E st21 0. 000 0. 000
S od 21 0. 008 31. 00
A at21 0. 001 249. 75
P od 21 0. 055 4. 30
M e21 0. 066 3. 54
M d h21 0. 026 9. 37
平均M ean 0. 023 10. 62
　　在秋茄种群内部的基因流动情况如何呢? 用W righ t 的
F S T 方法计算出的基因流见表 9。
秋茄亚种群间的基因流很大, 平均为 10162。在各位点中,




形、生态特征都有关系[9, 2 ]。而且在一个地区内, 亚种群间生境
的差异, 也有可能影响到这个种群的生态或遗传本质[10, 11 ]。一




九龙江口 3 个秋茄亚种群间的遗传分化很低, GS T 仅为
2130% , 也就是说, 亚种群间的遗传变异在全部遗传变异中仅






是, 在本研究中, 虽然生境出现异质性 (底泥盐分含量不同) ,
却对该生境下 3 个秋茄亚种群间的遗传分化影响不大, 而且
相似的情况也在其它研究中报道过。例如, 黄生[16 ]对台湾淡水
河口不同干湿状态条件下的秋茄的研究表明, 该地不同微生
境的秋茄种群未有分化 (F S T = 01043)。综合水分和盐度对秋
茄种群内分化影响不大的结果, 究其原因有二: 一是由于秋茄
为虫媒异花授粉, 配子为随机分布, 在各亚种群内的变异也是
随机分布, 因而使遗传分化度偏低; 二是由于秋茄的胚轴受潮水携带, 种子的传播是随机散布。这样使秋茄有极为顺畅的基因
流。黄生[16 ]在研究中发现秋茄的N m = 5156, 而本研究发现其N m 高达 10162。如此强大的基因流足以克服秋茄种群内由于盐
分选择而导致的分化。类似的研究也在青冈 (Cy cloba lanop sis g lauca ) 种群内开展过。青冈种群内的分化也很低, GS T 仅为
01976%。这一方面是由于青冈为风媒传粉植物, 种子靠重力传播; 另一方面是由于青冈亚种群间的N m = 7137～ 26107, 远大于
1, 完全可以防止由于遗传漂变导致的遗传分化[17, 18 ]。
种群内遗传分化受环境异质性的影响, 而分化不大则受到物种生物学性质的作用。李军[19 ]对浙江金华北山南坡野大豆的
研究发现, 各样本内遗传分化程度与外界环境无关, 也就是说不受环境异质性的影响。这与胡志昂[20 ]的结论相一致: 即种群内
遗传多态现象的成因是突变, 随机漂变是其分布格局的主要因素。
种群内遗传分化的大小还与物种的交配系统有关。Go tt lieb [21 ]指出, 自交植物有两种极端的情况, 某些种在各个位点上几
乎都是同一个基因; 在另一些自交种的群体之间一些位点等位基因频率变化很大, 会出现在某一些群体里一个等位基因的频率
很低, 而在另一些群体里有很高的频率甚至固定 (100% ) 的现象。因此自交种种群内遗传分化很大[22 ], 而杂交植物的群体杂合
性在种群间很接近, 甚至一个等位基因在所有群体里都是最常见的基因。野生大豆亚种群内存在着大量的遗传分化, 这与野生
大豆为自交植物有关[19 ]。而青冈、秋茄都为杂交植物[7, 15 ] , 因此其种群内的遗传分化不大。
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